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Resumo – Os objetivos deste trabalho foram determinar a herança da resistência ao complexo de enfezamento em 
milho e determinar as melhores fontes de resistência entre as linhagens estudadas. Foram realizadas as análises 
dialélica e médias de gerações em linhagens de milho. Para a análise dialélica, foram cruzadas 12 linhagens 
de milho, em dialélico parcial. Para análises de médias de gerações, foram cruzadas três linhagens resistentes 
e quatro suscetíveis, para a obtenção das gerações F1, F2, RCPR e RCPS. Os trabalhos foram conduzidos em 
Jaboticabal, SP. A incidência de enfezamento foi avaliada no estádio fenológico R3. Efeitos significativos quanto 
à capacidade geral de combinação e capacidade específica de combinação foram obtidos, o que indicou que, no 
controle do caráter enfezamentos, estão envolvidos tanto os efeitos aditivos quanto os de dominância. Análises 
de médias de gerações mostraram a presença de poucos genes envolvidos com o controle da resistência, com 
predominância de efeitos aditivos, o que permite a seleção de genótipos resistentes. As linhagens L02, L03 e 
L05 poderão ser utilizadas como fontes de resistência, em futuras combinações híbridas.
Termos para indexação: análise de gerações, espiroplasma, fitoplasma, herdabilidade. 
Inheritance of the resistance to corn stunt
Abstract – The objectives of this work were to determine the inheritance of resistance to corn stunt and determine 
the best resistance sources among the studied inbred lines. Diallel analysis and generation means were made for 
corn inbred lines. For the diallel analysis, twelve corn-inbred lines were crossed, in a partial diallel scheme. For 
the analyses of generation means, three resistant inbred lines and four susceptible ones were crossed, to obtain 
the F1, F2, RCPR and RCPS generations. The experiments were carried out in Jaboticabal, SP, Brazil.  Corn sfunt 
incidence was evaluated at the phenological phase R3. Significant effects for CGC and CEC were obtained, 
which indicated that both additive and dominance effects were involved in corn expression of resistance to 
stunt. The analyses of generation means showed that few genes are involved in the resistance control, with 
predominant additive effects, which allows the selection of resistant genotypes. Lineages L02, L03 and L05 
may be used as resistance sources in future hybrid combinations.
Index terms: generation analysis, spiroplasma, phytoplasma, heritability. 
Introdução
O complexo de enfezamentos, responsável pelos 
enfezamentos pálido e vermelho do milho, é causado 
por patógenos da classe dos molicutes, cuja transmissão 
é realizada pela cigarrinha-do-milho (Dalbulus maidis) 
(Oliveira et al., 2002a).
Na década de 1970, quando surgiu no Brasil, 
o complexo de enfezamentos foi considerado 
de importância secundária (Costa et al., 1971). 
Atualmente, com o aumento das áreas cultivadas com 
soja, a cultura do milho tem se constituído em valiosa 
opção para cultivo na safrinha, o que tem favorecido 
o aumento da incidência dessas doenças, com perdas 
significativas  de  produtividade.  Vários  autores  têm 
relatado a importância do complexo de enfezamentos 
e os prejuízos que causam à cultura do milho (Massola 
Júnior, 2001; Oliveira et al., 2002b, 2004; Silva et al., 
2003). No Paraná, já se estimaram prejuízos de US$ 
16,5 milhões na safrinha (Oliveira et al., 2003).
Considerando-se a necessidade de interação entre 
hospedeiro suscetível, patógeno e ambiente, para a 
manifestação de uma doença, qualquer alteração num 
desses componentes leva a mudanças no patossistema 
como um todo. A cultura do milho no campo, durante 
praticamente o ano todo, alterou o comportamento de 
determinadas doenças e expôs a cultura a situações até 
1718 F.T. Silveira et al.
Pesq. agropec. bras., Brasília, v.43, n.12, p.1717-1723, dez. 2008
então inexistentes, como é o caso dos enfezamentos 
vermelho e pálido (Massola Júnior, 2001).
A crescente importância do complexo de 
enfezamentos, nos cultivos tardios e de safrinha, está 
relacionada ao aumento da população do inseto vetor 
nessa época (Silva et al., 2002a). Essa situação se 
acentua, quando a cultura anterior também foi o milho. 
Nessa condição, a população do vetor é maior e, ao 
migrar para as culturas mais novas, em cultivo tardio, 
ocasiona severas epidemias dos enfezamentos (Massola 
Júnior, 2001), sobretudo nas regiões plantadas com 
híbridos suscetíveis. 
Um dos principais fatores para o aumento da 
incidência do complexo de enfezamentos é o fato 
de que, no Brasil, o milho é o único hospedeiro da 
cigarrinha D. maidis e dos molicutes, Spiroplasma 
kunkelii e Phytoplasma, este último é causador do 
enfezamento-vermelho (Oliveira et al., 2002a). 
O milho possui grande diversidade genética com 
relação à resistência a patógenos (Silva et al., 2001), 
e o uso de genótipos resistentes é a alternativa mais 
eficiente  para  o  controle  dos  enfezamentos  (Basso, 
1999; Silva et al., 2002b, 2003).
Poucos trabalhos são relatados na literatura sobre a 
herança da resistência ao complexo de enfezamentos 
em milho. Em estudos realizados com germoplasma 
de clima temperado, observou-se que a herança 
da resistência é de natureza quantitativa (Márquez 
Sánchez, 1982) e que os efeitos genéticos aditivos são 
predominantes quanto à característica de resistência 
(Grogan & Rosenkranz, 1968). Há evidências de que a 
resistência ao espiroplasma é condicionada por vários 
genes  (Scott & Rosenkranz,  1974). Em estudos  com 
germoplasma de clima tropical, também foi observada 
predominância de efeitos aditivos (Silva et al., 2003).
As  capacidades  geral  (CGC)  e  específica  de 
combinação (CEC) têm sido avaliadas em programas 
de melhoramento do milho, por meio de análises 
dialélicas ou em “top-crosses” com testadores de 
base genética ampla ou estreita. As análises dialélicas 
permitem a identificação dos grupos heteróticos entre 
populações de milho, a caracterização de linhagens 
para a obtenção de híbridos e estudos de resistência 
genética a doenças, o que possibilita determinar a 
melhor fonte de resistência (Silva et al., 2003).
O estudo da herança genética é fundamental, 
também, para determinar se o caráter é qualitativo 
ou quantitativo e o modo de ação predominante dos 
genes envolvidos com a resistência. A determinação 
dos parâmetros genéticos que governam a resistência 
permite direcionar os trabalhos de introdução de 
resistência, em germoplasmas suscetíveis, e possibilita 
maiores ganhos com a seleção, nos métodos a serem 
empregados. O estudo do modo de herança de um caráter 
permite melhor direcionar e maximizar a exploração 
da variabilidade genética (Silva et al., 2001).
O objetivo deste trabalho foi determinar a herança 
genética da resistência ao complexo de enfezamentos 
em milho e as melhores fontes de resistência entre as 
linhagens estudadas.
Material e Métodos
Na safrinha de 2007, foram conduzidos dois 
experimentos, na fazenda experimental da Faculdade de 
Ciências Agrárias e Veterinárias da Unesp, Jaboticabal, 
SP, na região Sudeste, à altitude de 585 m – um para 
estudos de capacidade de combinação e outro para 
estudos de médias de gerações.
Foram utilizadas 12 linhagens endogâmicas de 
milho, cujas reações aos enfezamentos foram avaliadas, 
preliminarmente, na safrinha do ano agrícola 2003/2004, 
em condições de campo, em que as linhagens L01, 
L02, L03 e L04 foram classificadas como resistentes, e 
as linhagens L05, L06, L07, L08, L09, L10, L11 e L12 
foram  classificadas  como  suscetíveis  (Silveira  et  al., 
2006) (Tabela 1).
Para os estudos de capacidade de combinação, foram 
obtidos 32 híbridos simples, em esquema de dialélico 
parcial, no ano agrícola de 2005/2006. Utilizou-se 
o delineamento experimental de blocos ao acaso, 
com três repetições para pais e F1. As parcelas foram 
representadas por uma fileira de 5 m de comprimento, 
Linhagem Código Origem Enfezamentos(1)
L01 PH970 Sin - 18-021 Resistente
L02 PH1894 Sin - 02-017 Resistente
L03 PH1977 Sin - 04-044 Resistente
L04 CR800486A - Resistente
L05 PH1173-1 Sin - 06-001 Suscetível
L06 PH2038 Sin - 12-056 Suscetível
L07 PH2572 CMS 14C-012 Altamente suscetível
L08 PH2650 CMS 07-088 Suscetível
L09 PH1048 Sin - 60-056 Moderadamente suscetível
L10 PH1580 Sin - 57-095 Moderadamente suscetível
L11 PH1903 Sin - 02-020 Moderadamente suscetível
L12 PH2554 CMS 05-022 Moderadamente suscetível
Tabela 1. Linhagens de milho avaliadas quanto à resistência 
aos enfezamentos, suas origens e principais características.
(1)Conforme Silveira et al. (2006).
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espaçada de 0,20 m entre plantas e 0,80 m entre fileiras, 
com uma população de 62.500 plantas por hectare. 
Dentro de cada repetição, as parcelas constituídas por 
linhagens receberam bordaduras de linhagem, e as 
parcelas constituídas por híbridos receberam bordadura 
de híbrido. 
A análise de variância foi realizada com o método 
de Geraldi & Miranda Filho (1988), para cruzamentos 
dialélicos parciais, por meio do programa Genes versão 
Windows (Cruz, 2001).
Para as análises de médias gerações, foram utilizadas 
as linhagens L01, L02 e L03 (resistentes) e as linhagens 
L05, L06, L07 e L08 (suscetíveis). As gerações F2 e os 
retrocruzamentos, para o parental resistente (RCPR), e 
parental suscetível (RCPS) foram obtidos na safrinha do 
ano agrícola de 2005/2006, em área irrigada. Utilizou-
se o delineamento experimental de blocos ao acaso 
com parcelas subdivididas e três repetições, tendo-se 
considerado como unidade experimental a média do 
caráter por parcela. Essas parcelas foram constituídas 
pelas doze combinações híbridas (L01 x L05; L01 x 
L06; L01 x L07; L01 x L08; L02 x L05; L02 x L06; 
L02 x L07; L02 x L08; L03 x L05; L03 x L06; L03 x 
L07; L03 x L08), e as subparcelas pelas gerações PR, 
PS, F1, F2, RCPR e RCPS, que constituíram 12 famílias. 
Para efeito de análise de variância, consideraram-se 
gerações dentro de famílias. Em cada repetição, cada 
parcela  foi  representada  por  uma  fileira  de  5  m  de 
comprimento para as gerações PR, PS e F1; duas fileiras 
de 5 m para as gerações RCPR e RCPS; e quatro fileiras 
de 5 m para as gerações F2, com cada fileira constituída 
por 25 plantas. As fileiras foram espaçadas de 0,80 m, 
que constituíram uma população de 62.500 plantas 
por hectare. Para não haver efeito de bordadura entre 
híbridos e linhagens, as gerações PR e PS (linhagens) 
receberam bordadura de linhagem, e as gerações F1, 
RCPR, RCPS e F2 (híbridos) receberam bordadura 
de híbrido. A análise de variância foi realizada por 
meio do programa SAS, com uso da transformação 
arc sen (x/100)0,5, para dados de percentagem. Para 
determinação das estimativas de variância fenotípica, 
genotípica e ambiental, de cada geração, dentro de cada 
família, foi utilizado o procedimento PROC VARCOMP, 
do SAS (SAS Institute, 1999), tendo-se considerado 
o efeito de genótipo como aleatório. As estimativas 
dos efeitos aditivos (â), de dominância (dˆ), número 
de genes (nˆ), grau médio de dominância (kˆ) e 
herdabilidade no sentido amplo (h2a) foram determinadas 
de  acordo  com  metodologia  proposta  por  Cruz  & 
Regazzi (1997). 
Com antecedência de 30 dias da semeadura dos 
experimentos, semearam-se, ao redor, seis linhas de 
bordadura com um híbrido de milho-pipoca, altamente 
suscetível ao complexo de enfezamentos, para garantir 
a fonte de inóculo. Além disso, a área para o plantio 
foi escolhida em razão do histórico de alta incidência 
de  enfezamentos,  confirmada  pela  presença  de  vários 
plantios ao redor que manifestaram os sintomas das 
doenças. A semeadura dos dois experimentos foi 
realizada em 10/3/2007.
Para a prevenção de doenças fúngicas, foi realizada 
a aplicação preventiva do fungicida mancozeb, na 
dosagem de 2,5 kg ha-1. Os demais tratos culturais 
seguiram os recomendados para a cultura do milho.
A incidência dos enfezamentos foi obtida no estádio 
fenológico R3, pelo mesmo avaliador, por meio 
da contagem do número de plantas da parcela que 
apresentavam os sintomas da doença.
Resultados e Discussão
Os sintomas predominantes em ambos os 
experimentos foram os do enfezamento-vermelho. 
Em geral, plantas com enfezamento-pálido tiveram 
faixas esbranquiçadas na base das folhas, secamento 
precoce das plantas e encurtamento de internódios, 
enquanto plantas com enfezamento-vermelho 
apresentaram clorose nas margens e ápices das folhas, 
com aspecto avermelhado e proliferação de espigas, o 
que concorda com os sintomas descritos por Oliveira 
et al. (2002c).
No período entre a semeadura dos experimentos 
e a avaliação dos enfezamentos, foram observadas 
temperaturas entre 17,9 e 30,28ºC, umidade relativa 
média de 67,5%, e precipitação pluvial de 214,4 mm 
distribuídos em 15 dias.
As análises de variância mostraram variação 
altamente  significativa  (p≤0,01)  entre  tratamentos, 
quanto à resistência aos enfezamentos, em ambos 
os experimentos (Tabelas 2 e 3). Os efeitos de 
capacidade  geral  de  combinação  (CGC)  foram 
altamente  significativos  (p≤0,01)  para  os  grupos  1 
(linhagens resistentes) e 2 (linhagens suscetíveis), 
assim  como  os  efeitos  de  capacidade  específica  de 
combinação (CEC) entre os grupos 1 e 2. Esses dados 
são indicativos de que, como fontes de variação 
para resistência aos enfezamentos, estão envolvidos 
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tanto os efeitos genéticos aditivos, como os efeitos 
de dominância. Entretanto, os valores dos quadrados 
médios da CGC foram superiores aos da CEC, o que 
sugere predominância de efeitos aditivos. Assim, para 
a seleção da melhor fonte de resistência, deve-se dar 
ênfase não só ao desempenho médio da linhagem nas 
combinações híbridas, mas também em combinações 
específicas (Tabela 2).
Várias linhagens apresentaram índices negativos em 
CGC, o que demonstra que, na média dos cruzamentos, 
elas contribuíram para diminuir a incidência dos 
enfezamentos. Do grupo das linhagens resistentes, a 
que apresentou o maior efeito negativo foi a linhagem 
L02 (Tabela 4) que, portanto, deve ser a que teve 
maior freqüência de alelos de efeitos aditivos e pode 
favorecer a diminuição da incidência dos enfezamentos, 
quando cruzada com o grupo de linhagens suscetíveis. 
Na maioria de suas combinações híbridas, com 
exceção da combinação com a linhagem L06, houve 
aumento da resistência, em que alguns cruzamentos 
manifestaram incidência das doenças abaixo da média 
dos genitores, como é o caso das combinações L02 x 
L05 e L02 x L07 (Tabela 5). Do grupo das linhagens 
suscetíveis, a L05 teve o maior efeito negativo de 
CGC,  superior  aos  valores  observados  nas  linhagens 
resistentes, e pode contribuir para diminuição da 
incidência dos enfezamentos, quando cruzada com 
as linhagens resistentes (Tabelas 4 e 5). Isto pode 
ocorrer em razão de a L05 possuir freqüência de alelos 
desfavoráveis muito baixa ou em caráter recessivo, que 
são suprimidos pela alta freqüência de alelos favoráveis 
das linhagens resistentes, quando em combinação. 
Embora a suscetibilidade seja uma característica 
indesejada para os programas de melhoramento do 
milho, em casos onde estão envolvido poucos genes a 
sua expressão pode ser resultante de efeitos epistáticos, 
que inibem a expressão de um ou mais genes que 
conferem a resistência. Nesses casos, o potencial da 
linhagem só pode ser avaliado em combinação, quando 
se manifestam os efeitos dos genes que controlam a 
resistência aos enfezamentos. 
Contrariamente ao observado na linhagem L05, 
a linhagem L06, com o maior efeito positivo em 
CGC,  tem  contribuição  negativa  para  a  resistência 
(Tabela 4). 
Para os programas de melhoramento, o maior 
interesse na seleção de genótipos, para resistência à 
determinada doença, é o de identificar não só o genitor 
que apresenta a maior freqüência de alelos favoráveis, 
que contribuem para a resistência, como também 
identificar genitores com facilidade para transmitir os 
genes de resistência. Alguns estudos têm demonstrado 
que genótipos diferentes apresentam resistência 
diferenciada ao complexo de enfezamentos (Silva 
et al., 2002b, 2003; Oliveira et al., 2005; Moro et al., 
2007).
Tabela 2. Análise de variância da incidência dos 
enfezamentos (%) de 12 linhagens endogâmicas de milho e 
32 cruzamentos, avaliados em relação ao dialelo parcial, em 
Jaboticabal, SP, na safrinha do ano agrícola 2006/2007.
Fontes de variação GL Quadrado médio
Genótipos 43 0,1039**
Grupos 1 1,4198**
CGC Grupo 1 3 0,1101**
CGC Grupo 2 7 0,2049**
CEC 1x2 32 0,0401**
Resíduo 86 0,0108
**Significativo a 1% pelo teste F.
Tabela 3. Análise de variância da incidência dos 
enfezamentos, em 12 famílias e 6 gerações por família, em 
Jaboticabal, SP, na safrinha do ano agrícola 2006/2007.
Fontes de variação GL Quadrado médio
Repetições 2 0,03749*
Famílias 11 0,17008**
Gerações (famílias) 60 0,13831**
Resíduo 142 0,01056
CV (%) 14,97
* e **Significativo a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F.
Grupo 2Grupo 1
L05 L06 L07 L08 L09 L10 L11 L12
CGC
Capacidade específica de combinação
L01 0,0017 -0,0196 -0,0333 -0,2152 -0,0216 0,0659 0,0739 0,1653 0,0199
L02 -0,0177 0,1570 -0,0477 0,0624 -0,0190 -0,0325 0,0595 0,0389 -0,0547
L03 0,0280 0,0697 -0,0950 0,0251 0,0047 0,1842 0,1512 0,0656 -0,0335
L04 -0,1837 0,1200 0,0503 -0,0286 0,1390 0,0415 -0,0115 -0,0781 0,0683
CGC -0,1550 0,1012 -0,0050 -0,0662 -0,0538 -0,0113 0,0957 0,0944
Tabela 4. Estimativas das capacidades específica e geral de combinação (CGC), obtidas dos cruzamentos entre as linhagens 
dos grupos 1 e 2, avaliadas quanto à incidência de enfezamentos (%), em Jaboticabal, SP, na safrinha do ano agrícola 
2006/2007.
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Os maiores valores em CEC negativa foram 
observados nos cruzamentos entre as linhagens L01 x 
L08 e L04 x L05. Pôde-se constatar que os cruzamentos 
que proporcionaram os maiores índices negativos em 
CEC originaram-se de genitores com alelos distintos 
e complementares, o que favorece a heterose e, 
conseqüentemente, o aumento da resistência. As médias 
de incidência dos enfezamentos, das combinações com 
os maiores efeitos negativos de CEC, ficaram abaixo da 
média do genitor resistente, enquanto as combinações 
com  os  maiores  efeitos  positivos  ficaram  acima  da 
média do genitor suscetível ou com incidência muito 
próxima (Tabelas 4 e 5). 
No experimento de médias de gerações, as 
combinações híbridas (F1) com as menores médias 
de incidência dos enfezamentos originaram-se do 
cruzamento da linhagem suscetível L05 com as 
linhagens resistentes L02 e L03 (Tabela 6). Esses 
resultados confirmam os observados, para esta linhagem, 
no ensaio de capacidade de combinação, e demonstram 
a importância, para os programas de melhoramento de 
milho, de estudos que expressem a contribuição efetiva 
de linhagens resistentes e suscetíveis para a obtenção 
de híbridos.
Valores negativos de heterose foram observados na 
maioria das combinações híbridas (Tabela 6). Valores 
de heterose negativa também foram encontrados 
em  outras  doenças  do milho  (Silva & Moro,  2004). 
As combinações L02xL05, L03xL06 e L03xL08 
apresentaram os menores valores de heterose, o que 
indica que essas linhagens possuem alelos distintos que 
favorecem os efeitos de dominância. Valores positivos 
de heterose foram observados nos cruzamentos L01 x 
L07, L02 x L06 e L03 x L07, o que favorece o aumento 
da incidência dos enfezamentos. Na maioria das 
famílias, foram observadas médias de incidência dos 
enfezamentos nas gerações F2, superiores àquelas das 
F1. Com a segregação e recombinação dos genes na F2, 
os efeitos de dominância são divididos pela metade, em 
decorrência do surgimento dos locos em homozigose. 
Nessas condições, podem-se observar médias menores 
de incidência dos enfezamentos, nas combinações 
cujo genitor contribui mais favoravelmente com locos 
de efeitos aditivos. Nos retrocruzamentos do genitor 
resistente (RCPR), as médias de incidência foram 
inferiores às observadas nas gerações F2, contrariamente 
ao observado para o RCPS. Isto se deve ao fato de que, 
nos retrocruzamentos do parental resistente, os efeitos 
Linhagens L05 L06 L07 L08 L09 L10 L11 L12 Incid. na linhagem
L01 26,98 56,84 40,26 15,29 35,64 52,83 70,95 86,82 23,26
L02 18,03 73,33 29,72 35,33 27,57 30,64 56,67 53,39 5,81
L03 24,22 62,47 26,94 33,38 32,52 62,79 75,00 60,75 2,77
L04 14,60 88,77 58,67 39,19 65,00 56,35 64,79 54,28 31,68
Incidência na linhagem 39,74 79,76 82,22 64,06 48,35 49,27 82,59 89,72
GeraçõesCombinações híbridas
(PR x PS) PR PS F1 F2 RCPR RCPS
Heterose(1)
1 L01 x L05 18,77 65,86 40,26 55,59 32,25 51,29 -2,055
2 L01 x L06 26,13 83,16 49,33 82,99 45,98 95,33 -5,315
3 L01 x L07 15,63 85,30 55,50 78,00 38,82 75,99 5,035
4 L01 x L08 23,13 83,66 36,61 69,37 39,15 88,96 -16,785
5 L02 x L05 11,11 55,26 10,56 48,06 24,76 47,21 -22,625
6 L02 x L06 13,59 97,22 81,58 81,92 66,18 98,58 26,175
7 L02 x L07 12,73 91,17 39,13 71,03 46,30 79,40 -12,820
8 L02 x L08 11,19 82,19 53,31 60,86 39,15 83,42 6,620
9 L03 x L05 10,00 59,35 16,46 22,25 15,67 72,22 -18,215
10 L03 x L06 21,66 100,00 29,00 87,04 55,60 98,67 -31,830
11 L03 x L07 15,83 91,30 57,42 55,79 31,13 75,16 3,855
12 L03 x L08 15,83 77,90 24,03 37,31 20,02 56,57 -22,835
Tabela 5. Médias de incidência dos enfezamentos (%), em 12 linhagens endogâmicas de milho, nos grupos 1 (L01 a L04, 
resistentes) e 2 (L05 a L12, suscetíveis) e seus 32 cruzamentos, obtidos em Jaboticabal, SP, na safrinha do ano agrícola 
2006/2007.
Tabela 6. Médias de incidência de enfezamentos (%), nas gerações parental resistente (PR), parental suscetível 
(PS), cruzamentos PRxPS (F1), autofecundação das F1 (F2), retrocruzamentos das F1 para o parental resistente (RCPR), 
retrocruzamentos das F1 para o parental suscetível (RCPS) e valores de heterose das 12 famílias avaliadas em Jaboticabal, SP, 
na safrinha do ano agrícola 2006/2007.
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de dominância se somam aos efeitos aditivos dos locos 
que conferem resistência, contrariamente ao que ocorre 
com os retrocruzamentos do parental suscetível, em 
que os efeitos dos locos que conferem a suscetibilidade 
são pronunciados (Tabela 6). 
Dos parentais resistentes, a linhagem L03 foi a que 
proporcionou as menores médias de incidência dos 
enfezamentos nas gerações híbridas, seguidas pelas 
linhagens L01 e L02 respectivamente (Tabela 6).
A utilização da análise de médias de gerações para 
detectar o tipo de ação gênica envolvida no controle 
da resistência à doenças tem sido relatada em vários 
trabalhos (Pinho, 1998; Schuelter et al., 2003; Silva 
&  Moro,  2004;  Lopes  et  al.,  2007).  No  presente 
trabalho, as análises de médias de gerações mostraram 
2,2 genes no controle do caráter, o que determina 
herança qualitativa associada à herdabilidade de 
78,47% no sentido amplo. Os efeitos aditivos foram 
negativos e predominantes (-32,10), o que contribuiu 
para a diminuição da ocorrência dos enfezamentos, 
enquanto os efeitos de dominância foram de 1,14 e 
determinaram o grau médio de dominância de -0,04. 
Predominância de efeitos genéticos aditivos também 
foi encontrada em outros estudos de herança da 
resistência aos enfezamentos  (Nelson & Scott,  1973; 
Grogan  &  Rosenkranz,  1968;  Silva  et  al.,  2003). 
No presente trabalho, foram estimados dois genes 
envolvidos no controle da resistência ao complexo do 
enfezamento, contrariamente ao observado por Scott 
& Rosenkranz (1974) e Márquez Sánchez (1982), que 
identificaram, em germoplasmas de clima temperado, 
controle quantitativo. Altos índices de herdabilidade 
para a incidência dos enfezamentos também foram 
encontrados por Silva et al. (2003).
Mediante a avaliação da capacidade de combinação 
e os estudos de herança da resistência aos enfezamentos 
do milho,  verificou-se  que  a  L05,  classificada  como 
suscetível quando em combinação, favoreceu o 
aumento da resistência (Tabela 4). Para os programas 
de melhoramento do milho, essa informação é muito 
importante, porque na maioria das vezes, as linhagens 
que se mostram suscetíveis são descartadas após a 
primeira avaliação de resistência.
Relatos relacionados a linhagens suscetíveis, que 
favorecem o aumento da resistência às doenças quando 
em combinação, não foram encontrados na literatura 
consultada. A maioria dos artigos relacionados à 
herança do caráter resistência a doenças tem como 
enfoque principal os efeitos genéticos que controlam 
o caráter. Trabalhos futuros devem enfocar não só 
os efeitos genéticos, mas, sobretudo, a contribuição 
efetiva – para a resistência – de linhagens resistentes 
e suscetíveis. 
Conclusões
1. A herança genética da resistência aos enfezamentos 
é predominantemente de alelos de efeito aditivo, embora 
efeitos de dominância também estejam presentes.
2. No controle do caráter da resistência aos 
enfezamentos estão envolvidos poucos genes, o que 
caracteriza herança qualitativa.
3. Os efeitos da heterose devem ser considerados na 
escolha de combinações específicas que  favoreçam o 
aumento da resistência aos enfezamentos.
4. As  linhagens  L02  (PH1894),  L03  (PH1977)  e 
L05 (PH1173-1) podem ser utilizadas como fonte de 
resistência aos enfezamentos do milho.
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